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1. Wprowadzenie
Do ekstremofili zalicza się organizmy klasyfiko-
wane do trzech różnych domen: Archaea, Eubacteria 
oraz Eukarya (Ryc. 1). Są to organizmy, których właści-
wości fizykochemiczne umożliwiają życie oraz rozwój 
w warunkach granicznych dla występowania organiz-
mów na Ziemi. Wykazano [21], że limit tolerancji eks-
tremofili na różne warunki środowiskowe, takie jak 
temperatura, pH, zasolenie, susza, ciśnienie hydrosta-
tyczne, promieniowanie oraz niedobór tlenu, znacznie 
przekracza zdolności przeżycia innych osobników. 
Organizmy te pozostają w szczególnym zainteresowa-
niu naukowców, służąc jako modele w badaniu i zrozu-
mieniu budowy biochemicznej i molekularnej niezbęd-
nej do przeżycia w takich warunkach [8].
Powszechnie wiadomo, że organizmom ze wspo-
mnianych trzech domen, zawsze towarzyszą wirusy, 
stąd nie jest zaskakującym, że znajdują się one także 
w środowiskach ekstremalnych, będąc gospodarzami 
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przedstawicieli zarówno domeny Eubacteria jak 
i Archea [26, 49]. 
Archaea są obecne na planecie od ponad 3,5 mld 
lat [49]. Dzieli się je na 2 grupy: Crenarchaeota oraz 
Euryarchaeota. Do pierwszej zalicza się rodzaje takie 
jak: Pyrodictium oraz Thermoproteus. Ponadto, wśród 
Euryarcheota wyróżnić możemy następujące rzędy: 
Thermococcales, Methanococcales, Methanobacteriales 
oraz Methanomicrobiales. Dodatkowo do tego typu zali-
cza się również bliżej niesprecyzowane halofile (Ryc. 2). 
Ich ewolucja cały czas postępuje i pomimo, iż wystę-
pują także w środowiskach umiarkowanych, to nadal są 
uważane głównie za ekstremofile zasiedlające terytoria, 
których warunki fizyczne znacznie przekraczają limity 
przeżywalności innych organizmów [41]. Są to strefy 
obejmujące gejzery, bogate w siarkę źródła gorącego 
kwasu, dna mórz i oceanów oraz podwodne kominy 
hydrotermalne, wody o wysokim stopniu zasolenia, 
jeziora alkaliczne, a także ekosystemy ściśle beztle-
nowe [41]. Zasiedlenie tak nieprzystępnych miejsc 
jest możliwe dzięki ich niezwykłym właściwościom, 
specyficznej budowie oraz odporności na czynniki 
środowiskowe. Mikroorganizmy te są zdolne do życia 
zarówno w temperaturach przewyższających 100°C, jak 
i tych poniżej 0°C. Wytrzymują również bardzo wysokie 
wartości ciśnienia hydrostatycznego na głębokościach 
nawet 1000  metrów pod poziomem morza, w  ściśle 
beztlenowych warunkach. Udowodniono, że funkcjo-
nują one także w warunkach ograniczonego dostępu 
do wody, takich jak pustynie; acydofile i alkalofile zasie-
dlają tereny, których pH osiąga wartości odpowiednio 
poniżej 2 lub ponad 10, w tym także środowiska wodne 
[17, 32]. Ze względu na złożoność warunków środo-
wiskowych, w których organizmy te występują, można 
rozpatrywać je najczęściej w kontekście poliekstremo-
fili, tj. jednoczes nej oporności na kilka niesprzyjających 
czynników [21].
Jak wiele innych organizmów żyjących na Ziemi, 
ekstremofile są gospodarzami wielu wirusów. Wirusy 
cechuje brak autonomiczności, czyli niezbędność koe-
gzy stowania z żywicielem umożliwiającym im repli-
kację. Z tego powodu nie są one rozpatrywane jako 
elementy żywe przez bardzo długi czas. Istnieją jednak 
dowody pozwalające twierdzić, że wirusy nie powinny 
być traktowane jedynie jako cząsteczki zakaźne, lecz 
także jako jeden z głównych składników biosfery. Suge-
Ryc. 1. Drzewo filogenetyczne trzech domen: Bacteria, Archeae, Eukarya
Ryc. 2. Drzewo filogenetyczne Archeae, na podstawie Woese i wsp. [49]
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ruje się, że ze względu na plastyczność genomu oraz 
adaptacje biochemiczne umożliwiające im życie w eks-
tremalnych warunkach odegrały kluczową rolę we wcze-
snej fazie ewolucji życia komórkowego na Ziemi [41].
Pomimo że wirusy są obecne wszędzie tam, gdzie 
odkrywana jest żywa materia organiczna oraz są czyn-
nikiem spajającym trzy domeny życia, to stopień ich 
obecności i różnorodności nadal nie został do końca 
poznany. Aktualna wiedza o ilości wirusów pozwala 
twierdzić, że zasiedlają one wszystkie formy życia 
w obrębie naszej planety i stanowią rozległy rezerwuar 
bioróżnorodności [5, 9, 12, 25, 40, 44, 48, 50].
2. Wirusy ekstremalnie wysokich temperatur
Biorąc pod uwagę trzy domeny to właśnie przedsta-
wiciele Archaea są najliczniejszą grupą, którą można 
zaobserwować w warunkach ekstremalnie wysokich 
temperatur. Wśród bakterii będących gospodarzami 
dla wirusów spotkać można przedstawicieli termofili, 
natomiast wśród archeonów występują również tzw. 
hiperekstremofile [14]. Materiały zebrane w gorących 
źródłach termalnych zarówno naziemnych, jak i pod-
ziemnych pozwoliły zaobserwować ogromny rezerwuar 
różnorodnych form morfologicznych oraz genomo-
wych wirusów.
2.1. Wirusy z gorących źródeł naziemnych
Pierwsze badania i obserwacje form żyjących w go - 
rących źródłach przeprowadził Wolfram Zillig w roku 
1980 [21]. Materiał zebrany w Japonii, Włoszech, 
Nowej Zelandii, Islandii, Rosji i Stanach Zjednoczo-
nych doprowadził do znacznego poszerzenia wiedzy 
o formach i różnorodności wirusów, a także posłużył 
do odkrycia nowych [31, 37, 38]. Stwierdzono [31], 
że szerokie spektrum hipertermofilowych wirusów 
wyizolowanych ze źródeł kwasowych oraz neutralnych 
z temperatur > 80°C, infekuje wielu ekstremalnie ter-
mofilowych przedstawicieli gromady Crenarchaeaota, 
w tym przedstawicieli z rodzajów Sulfolobus, Thermo-
proteus, Acidianus oraz Pyrobaculum. Na podstawie 
wyjątkowej budowy i właściwości genomowych wyod-
rębnione wirusy hipertermofilne zostały sklasyfiko-
wane w 7 nowych rodzin, wśród których wyróżniamy: 
Fuselloviridae, Lipothrixvidae, Rudiviridae, Guttaviri-
dae, Globuloviridae, Bicaudaviridae oraz Ampullavi-
ridae (Tab. I). Wirusy zakażające archeony z gromady 
Crenarchaeaota nie wykazują wyraźnego podobieństwa 
morfologicznego oraz genomowego zarówno do wiru-
sów bakteryjnych, jak i eukariotycznych [31]. 
Wszystkie wyizolowane dotychczas hipertermofilne 
wirusy zawierają liniowy lub kolisty dwuniciowy DNA, 
zbudowany z 15 do 75 kpz [32]. Większość tych geno-
mów została zsekwencjonowana, co w konsekwencji 
umożliwiło wykazanie zaskakującego zróżnicowania 
na poziomie genetycznym. Ustalono zaledwie kilka 
sekwencji komplementarnych z tymi występującymi 
u  wirusów eukariotycznych i prokariotycznych [32]. 
Jedynie dla niewielu produktów białkowych kodo-
wanych przez te sekwencje zidentyfikowano funkcje. 
Istnieją dowody na to, że białko płaszczowe 37-kDa 
wirusa STIV (Sulfolobus turreted icosahedral virus) 
z rodziny Turriviridae (Tab. I), może wytwarzać struk-
tury trzecio- i czwartorzędowe podobne do białek kap-
sydowych wirusów zwierzęcych i bakteryjnych. Suge-
ruje to, że przed podziałem form życia na trzy domeny, 
istniał jeden wspólny przodek wszystkich wirusów [19, 
39]. Brak podobieństwa morfologicznego i genetycz-
nego w bazach danych pozwala twierdzić, że wszystkie 
nowo odkryte wirusy wykształciły specyficzne dla sie-
bie mechanizmy biochemiczne umożliwiające im życie 
w ekstremalnych warunkach temperaturowych [32].
Wszystkie hipertermofilne wirusy, poza TTV1 
(Thermoproteus tenax virus 1) z rodziny Lipothrixvi-
ridae oraz ATV (Acidianus two-tailed virus) z rodziny 
Bicaudaviridae (Tab. I), mogą przeżyć w  organizmie 
żywiciela również w warunkach fizjologicznych. Posta-
wiono hipotezę, że taka strategia przetrwania była dla 
wirusów korzystna i pomogła im uniknąć bezpośred-
niej ekspozycji na ciężkie warunki [30]. Wirusy te mogą 
osiągać liczebność milionów cząstek na milimetr kwa-
dratowy [21]. Dodatkowo poprzez zbadanie ich opor-
ności na obniżenie temperatury w naturalnych eko-
systemach, wykazano [5], że ponad 75% wirusów, które 
zostały zebrane z gorących źródeł, nie uległo uszkodze-
niu podczas inkubacji na lodzie, a nadto namnażały się, 
gdzie czas wymiany pokoleń wynosił 1–2 dni.
2.2. Wirusy z podwodnych kominów hydrotermalnych
Zlokalizowane głęboko pod wodą kominy hydro-
termalne charakteryzują się najtrudniejszymi warun-
kami do życia na Ziemi. Temperatury w tych miejscach 
sięgają nawet 400°C, a płyny hydrotermalne mają 
odczyn kwasowy oraz zawierają związki chemiczne, 
takie jak metan, metale ciężkie oraz siarkowodór [13, 
34]. W badaniach dotyczących podwodnych kominów 
hydrotermalnych zebrano próbki z odległych od sie-
bie miejsc i stwierdzono nieoczekiwanie dużą liczbę 
(1,45 × 105 – 9,9 × 107 ml–1) oraz różnorodność wiru-
sów. Fakt ten wskazuje na namnażanie się wirusów 
wewnątrz tych kominów, a co za tym idzie – eliminację 
za ich sprawą populacji drobnoustrojów [27]. 
Jednymi z zaobserwowanych wirusów w tym środo-
wisku są niesklasyfikowane PAV1 (Pyrococcus abyssi 
virus  1) oraz TPV1 (Thermococcus prieurii virus  1) 
(Tab. I). PAV1 ma wymiary wynoszące 120 × 80 nm i jest 
zakończony krótkim włóknistym ogonem. Infekuje on 
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Caudovirales Myoviridae Myohalovirus Halobacterium virus – phiH
  Rodzaj niesklasyfikowany HF1
   HF2
   phiCh1
 Siphoviridae Psimunavirus Methanobacteriumvirus – psiM1 –
Ligamenvirales Lipothrixviridae Alphalipothrixvirus Thermoproteus tenaxvirus 1 – TTV1
  Betalipothrixvirus Sulfolobus islandicus filamentous virus – SIFV
   Acidianus filamentous virus 3 – SIFV3
   Acidianus filamentous virus 6 – SIFV6
   Acidianus filamentous virus 7 – SIFV7
   Acidianus filamentous virus 8 – SIFV8 +
   Acidianus filamentousvirus 9 – SIFV9
  Deltalipothrixvirus Acidianus filamentousvirus 2 – SIFV2
  Gammalipothrixvirus Acidianus filamentousvirus 1 – SIFV1
 Rudiviridae Rudivirus Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 1 – SIRV1
   Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 2 – SIRV2 –
   Acidianus rod-shaped virus 1
Yueviridae  Salterprovirus Haloarculahispanicavirus 1 – His 1 virus
   Haloarculahispanicavirus 2 – His 2 virus 
+
Ampullaviridae  Ampullavirus Acidianus bottle-shaped virus – ABV
Globuloviridae  Globulovirus Pyrobaculum sphericalvirus – PSV +
   Thermoproteus tenax spherical virus 1 – TTSV1
Sphaerolipoviridae Alphasphaerolipovirus HaloarculahispanicaSH1 virus – SH1 –
  Betashaerolipovirus Natrinemavirus – SNJ1
Bicaudaviridae  Bicaudavirus Acidianus two-tailed virus – ATV –
Fuselloviridae  Alphafusellovirus Sulfolobus spindle-shaped virus 1 – SSV1
   Sulfolobus spindle-shaped virus 2 – SSV2
   Sulfolobus spindle-shaped virus 4 – SSV4
   Sulfolobus spindle-shaped virus 5 – SSV5
   Sulfolobus spindle-shaped virus 7 – SSV7
   Sulfolobus spindle-shaped virus 8 – SSV8 +
   Sulfolobus spindle-shaped virus 9 – SSV9
  Betafusellovirus Sulfolobus spindle-shaped virus 6 – SSV6
   Acidianus spindle-shaped virus 1
Rodzina niesklasyfikowana Rodzaj niesklasyfikowany Pyrococcusabyssi virus 1 – PAV1
   Thermococcus prieurii virus 1 – TPV1
Guttaviridae  Alphaguttavirus Sulfolobus newzealandicus droplet-shaped virus – SNDV 
+
  Betaguttavirus Aeropyrumpernix ovoid virus 1 – APOV1
Clavaviridae  Clavavirus Aeropyrum pernix bacilliform virus 1 – APBV1 –
Turriviridae  Alphaturrivirus Sulfolobus turreted icosahedral virus 1 – STIV ?
Tabela I
Wirusy dsDNA infekujące bakterie i archeony środowisk ekstremalnych
Na podstawie: [2, 33].
Rząd Rodzina Rodzaj Typowy gatunek Ob. osłonki
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hipertermofilny typ Euryarcheota z rodziny Thermo-
coccaceae – Pyrococcus abyssi. Genom PAV1 składa się 
z dwuniciowego kolistego DNA o długości 18 kpz, który 
jest obecny w dużej liczbie kopii w cytoplazmie gospo-
darza. Porównanie jego genomu z innymi wirusami 
archeonów, bakterii oraz eukariontów nie wykazało 
znaczących podobieństw [14, 22]. Niezmiernie intere-
sujący jest fakt, że wszystkie do tej pory wyizolowane 
wirusy o kształcie cytrynowatym infekują archeony 
zamieszkujące tereny silnie zasolone (Salterprovirus) 
oraz naziemne gorące źródła (Fuselloviridae) [22, 36]. 
3. Wirusy terenów pustynnych
Życie na pustyniach również jest mocno utrud-
nione, nie tylko dla organizmów wielokomórkowych, 
ale także dla bakterii i archeonów. Niedobór wody nie 
jest jedyną przeszkodą, która utrudnia w tych rejonach 
rozwój życia. Obszary te przyjmują bowiem ogromne 
ilości promieniowania UV. Problematyczne jest także 
to, że dobowe wahania temperatur sięgają tam nawet 
30–40°C. Mimo to wiele gatunków prokariontów, 
jak i  eukariontów przystosowało się do przetrwa-
nia w  tych ekstremalnych warunkach. Organizmy te 
zostały odkryte na wielu gorących pustyniach, m.in. 
na Pustyni Atakama w Chile [1, 9]. Przeprowadzono 
badania na powierzchniowych warstwach piasku na 
Pustyni Sahara na terenach Maroko i Tunezji, w których 
odkryto bakteriofagi z rodziny Myoviridae, Siphoviri-
dae oraz Podoviridae. Wyizolowane cząsteczki dwuni-
ciowego DNA poddano elektroforezie żelowej w polu 
pulsacyjnym, w efekcie czego w próbach wykryto co 
najmniej 4  potencjalnie nienaruszone genomy wiru-
sowe o długości od 45 do 270 kpz [10, 35]. 
4. Wirusy terenów subpolarnych
Życie mikrobiologiczne jest także obecne w śro-
dowiskach ekstremalnie zimnych, do których zaliczyć 
można lodowce, polarne wieczne zmarzliny czy Suche 
Doliny McMurdo (McMurdo Dry Valleys, Dry Valleys 
of Antarctica), które tworzą najzimniejszą i  najbar-
dziej suchą pustynię na Ziemi [43]. Na Antarktydzie 
zarówno drobnoustroje prokariotyczne, jak i  mikro-
eukarioty rozwijają się w lodzie morskim czy w lodo-
watej wodzie [47]. Dostępne są badania wykazujące 
obecność wirusów w tym środowisku, a także związek 
między namnażaniem wirusów i bakterii w Arktycz-
nym i Antarktycznym lodzie morskim oraz w wiecz-
nie oblodzonych jeziorach w Dolinie Taylora (Taylor 
Valley) na Antarktydzie. Ilość wirusów odkrytych 
w Arktycznym lodzie morskim jest zaskakująco wysoka, 
a także od 10 do 100 razy większa od ich koncentracji 
w toni wodnej [47]. Różnica ta związana jest z wysoką 
obfitością bakterii w lodzie w porównaniu do ich ilości 
w wodzie. Ponadto stosunek ilości wirusów do bakterii 
był najwyższym odnotowanym w środowiskach natu-
ralnych i dostarczył informacji o wpływie wirusów na 
dynamikę rozwoju kultur bakterii [24]. 
Z próbek pobranych z lodu morskiego w północno-
-zachodniej części archipelagu Svalbard, wyizolowano 
i  scharakteryzowano 3 wirusy, dla których gospoda-
rzami są bakterie kriofilne, najbliżej spokrewnione 
z Shewanella frigidimarina (rodzina – Schwanellaceae), 
Flavobacterium hibernum (rodzina – Flavobacteriaceae) 
oraz Colwellia psycherythrae (rodzina – Colwelliaceae). 
Zauważono, że odkryte 3 gatunki fagów wykazywały 
jeszcze większą tolerancję na niską temperaturę, niż 
ich gospodarze. Co więcej, ich rozwój był ograniczony 
maksymalną tolerancją na zimno gospodarzy. Ponadto, 
obserwacja pod mikroskopem elektronowym owych 
wirusów pozwoliła na scharakteryzowanie ich genomu 
jako dwuniciowego DNA i wykazano podobieństwo 
do dsDNA wirusów z rodzin Siphoviridae oraz Myovi-
ridae (Tab. I) [4]. 
Analiza próbek lodu z morza Rossa wykazała 
podobną koncentrację wirusów do tej, którą określono 
w  Arktycznym lodzie morskim [15, 16]. Obserwacje 
pod TEM (Transmission Electron Microscope) wyka-
zały, że cząsteczki znajdujące się w badanym materiale 
były stosunkowo duże i złożone w większości z form 
o symetrii ikosaedalnej i najprawdopodobniej zakażały 
mikroeukarioty [15, 16].
W  wiecznie pokrytych lodem jeziorach Antark-
tycznych, które są najbardziej zdominowanymi przez 
mikroorganizmy ekosystemami, zagęszczenie wirusów 
było niższe [47], a mimo to ich liczba była wyższa, niż 
na innych obszarach słodko- i słonowodnych. Zaobser-
wowano, że populacje te wykazywały wysoką aktyw-
ność. Stwierdzono także, że większość z odkrytych 
wirusów miała materiał genetyczny w postaci dsDNA 
i symetrię ikosaedralną, i były one podobne do wiru- 
sów powszechnie występujących w warunkach umiar-
kowanych infekujących fotosyntezujące i niefotosyn-
tezujące wiciowce [18].
5. Wirusy osadów dennych
Ze względu na ograniczone możliwości badania, 
głęboka podpowierzchniowa biosfera jest najmniej 
zbadanym i poznanym siedliskiem na Ziemi. Przypusz-
cza się jednak, że ogromna mikrobiologiczna biomasa 
zgromadzona na tych obszarach wpływa znacząco na 
cykle biogeochemiczne na planecie [6]. Program ODP 
(Ocean Drilling Programe) ujawnił, że beztlenowe tere- 
ny podwodne (> 1000 m p.p.m.), gdzie panuje wysokie 
ciśnienie hydrostatyczne, warunki niemalże całkowicie 
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beztlenowe oraz bardzo niska zawartość materii orga-
nicznej, zasiedlone są przez chemolitotrofy. Stwier-
dzono, że ilość bakterii na głębokościach ok. 1000 m 
p.p.m. przekracza 105 komórek w 1 cm3 [28, 29]. Nato-
miast obecność wirusów w odmętach wodnych zo- 
stała zbadana po wykonaniu odwiertów na głębokości 
105,1 i 118,2 m p.p.m. w pobliżu zachodniego wybrzeża 
Kanady [3]. Dzięki temu ujawniono w tym obszarze 
istnienie dużej liczby wirusów, a ponadto zaobserwo-
wano, że zagęszczenie cząsteczek wirusowych zdawało 
się iść w parze z liczebnością populacji drobnoustrojów.
Wykazano, że z powodu braku na tak dużej głębo-
kości zagrożeń dla bakterii w postaci organizmów euka-
riotycznych, jedynym źródłem śmiertelności komórek 
bakteryjnych są bakteriofagi. Z tego powodu, biorąc 
pod uwagę wysoką korelację w liczebności drobno-
ustrojów i wirusów, można stwierdzić, że te drugie 
wywierają szczególny wpływ na podwodne procesy bio - 
geochemiczne [3]. 
6. Wirusy terenów wysokim stopniu zasolenia
Woda jest nadrzędnym czynnikiem warunkującym 
możliwości wzrostu, rozwoju i zachodzenia wszelkich 
procesów metabolicznych w komórkach. Wysoka kon-
centracja jonów w wodzie wpływa na jej potencjał 
osmotyczny, przez co na terenach o wysokim stopniu 
zasolenia płynna woda nie jest w pełni dostępna dla 
mikroorganizmów. Tereny te są powszechne w  gorą-
cych i suchych obszarach na całym świecie i różnią się 
od siebie składem jonowym. Pomimo trudnych warun-
ków tam panujących, wody o wysokim stopniu zasolenia 
mogą być doskonałym ekosystemem dla wielu gatunków 
halofili (archeonów, zielonych alg, cyjanobakterii oraz 
innych mikroorganizmów). Organizmy te doskonale 
radzą sobie ze stresem osmotycznym, a nawet wytrzy-
mują w nasyconych roztworach NaCl [23]. Zarejestro-
wano także obecność wirusów Morzu Martwym, gdzie 
występuje wysokie stężenie soli wapnia i magnezu [26].
6.1. Wirusy w jeziorach słonowodnych
Wody słone stanowią ważny rezerwuar wirusów, 
które wykazują ogromne zróżnicowanie pod kątem gene- 
tycznym. Podczas badania Morza Martwego, w którym 
stężenie magnezu przekracza 50%, odkryto zaskakująco 
dużą koncentrację wirusów osiągającą nawet 107 cząste-
czek w 1 ml [26]. Wielkości ich genomów wahają się od 
10 kpz do 533 kpz [42]. Analiza elektroforetyczna w polu 
pulsacyjnym wykazała, że struktury populacji wirusów 
zmieniają się w zależności od zasolenia wody, począwszy 
od słonej wody morskiej (40‰) do nasyconej solanki 
chlorku sodu (370‰). W gradiencie zasolenia od 40‰ 
do 220‰ wielkości genomów wirusowych zawierały się 
w przedziale od 32 do 340 kpz. Przy zasoleniu wyższym 
niż 220‰ zakres ten wahał się od 10 do 189 kpz. Pod-
czas badań zauważono również zmiany w populacjach 
organizmów prokariotycznych w zależności od stopnia 
zasolenia środowiska. Może to oznaczać, że struktura 
społeczności wirusów jest w dużym stopniu uzależniona 
od rozwoju kultur bakterii [42]. 
Bezpośrednie obserwacje pod mikroskopem elek-
tronowym pozwoliły zaobserwować zróżnicowanie 
populacji wirusów, wśród których dominowały wirusy 
z rodziny Fuselloviridae [26]. Wszystkie wirusy wyizo-
lowane z tego typu siedlisk zakażają archeony, a więk-
szość z  nich ma morfologię głowa-ogon, przypomi-
nającą bakteriofagi należące do 3 głównych rodzin: 
Myoviridae, Siphoviridae oraz Podoviridae, co pod- 
kreśla tym samym niezwykłe podobieństwo wirusów 
archeonów i bakterii.
Scharakteryzowano także 3 wirusy, które wykazy-
wały morfotypy bliżej spokrewnione z hipertermofi-
lowymi archeowirusami. Odkryte wirusy to His1 oraz 
His2 należące do rodziny Yueviridae oraz SH1 z rodziny 
Sphaerolipoviridae (Tab. I). Takie różnice w bezpośred-
nich obserwacjach w warunkach in vitro sugerują, że 
opisane wirusy z tego środowiska nie odzwierciedlają 
rzeczywistej różnorodności morfologicznej in situ. 
Może to być spowodowane faktem, że komórki gospo-
darzy łatwo izolowane i hodowane w laboratoriach, nie 
są dominującymi gatunkami występującymi naturalnie 
w środowiskach o wysokim zasoleniu [7].
Wszystkie opisane dotychczas wirusy posiadają 
genomy zbudowane z liniowego dsDNA. Poprzez 
przeprowadzenie sekwencjonowania materiału gene-
tycznego wykazano istnienie jedynie niewielkich podo-
bieństw (mniej niż 10%) z sekwencjami pochodzącymi 
od bakterii, bakteriofagów i wirusów eukariotycznych. 
Zjawisko to może być wynikiem zastosowanej metody 
izolacji uwarunkowanej tym konkretnym ekosystemem 
[7]. Jak wykazano na przykładzie wirusów фCh1 oraz 
фH z rodziny Myoviridae (Tab. I), istnieją silne związki 
genetyczne między różnymi halowirusami. Wymie-
nione wirusy mają do 97% identyczności nukleotydów, 
podczas gdy ich gospodarze wyizolowani z odrębnych 
i  odległych geograficznie miejsc zdecydowanie róż-
nią się od siebie [20, 45]. Halowirusy HF1 oraz HF2 
należące do rodziny Myoviridae (Tab. I) mają genomy, 
których podobieństwo w pierwszych 60% sekwencji 
wynosi do 99%. Pozostała część genomu wykazuje 
rozbieżność (87% identyczności) spowodowaną zmia-
nami bazowymi i zdarzeniami wstawiania lub usuwania 
nukleotydów. Ta znacząca wariacja w podobieństwie 
sekwencji może być spowodowana niedawnymi rekom-
binacjami między tymi dwoma wirusami lub innym 
halowirusem, podobnym do HF. Zjawisko rekombinacji 
genetycznej zdaje się być powszechne wśród wirusów 
wód o wysokim stopniu zasolenia [1, 46].
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6.2. Wirusy w jeziorach alkalicznych
Jeziora sodowe wykazują podobieństwo składu che-
micznego do wód słonowodnych, jednak różnią się one 
wysokim poziomem minerałów węglanowych w skałach 
je otaczających, które utrzymują pH w jeziorach alka-
licznych na poziomie 10–12. Ponadto jony Ca2+ oraz 
Mg2+ są praktycznie nieobecne, ponieważ wytrącają się 
jako osad przy wysokim pH i stężeniu węglanów [23].
W przeszłości odnotowano w tych ekstremalnych 
środowiskach obecność licznych populacji bakteryj-
nych, a także zaobserwowano ich zmiany sezonowe. 
Należy jednak wspomnieć, że przed 2004 r. nie poja-
wiły się wzmianki o występowaniu na tych terenach 
wirusów, natomiast pierwsze badania ich populacji 
przeprowadzono w jeziorze Mono [17]. Jest to wysoko 
alkaliczne (pH ~ 10) słonowodne jezioro znajdujące 
się w  USA w  stanie Kalifornia, na wschód od Parku 
Narodowego Yosemite. W tym konkretnym środowisku 
określona ilość wirusów przekracza ich liczbę wystę-
pującą we wszystkich zbadanych dotychczas natural-
nych ekosystemach wodnych. Elektroforeza w  polu 
pulsacyjnym wykazała długość genomów wirusowych 
dsDNA zawartych w zakresie od 14 do 400 kpz, przy 
czym większość z badanych wirusów posiadała genom 
o długości 30–60 kpz [17]. Jak dotychczas, jedynie jeden 
z tej populacji wirusowej, lityczny fag Mono1 z rodziny 
Siphoviridae (Tab. I), został wyizolowany i  częściowo 
scharakteryzowany. Odkryto, że szczep ten infekuje 
bakterię blisko spokrewnioną z Idiomarina baltica, 
wyizolowaną z wód powierzchniowych środkowego 
Bałtyku. Użycie genomu dsDNA wirusa Mono1 jako 
sondy w procesie hybrydyzacji, wykazało również sezo-
nowe zmiany w występowaniu tego wirusa [21].
7. Podsumowanie
Przez lata stan wiedzy na temat wirusów zasiedla-
jących ekstremalne środowiska był znikomy. Powody 
takiego stanu rzeczy były różne, a zdecydowanie istotną 
kwestią okazała się być niedostępność i nieprzystęp- 
ność samych środowisk. Jednak ostatnio wraz z roz-
wojem technologicznym wiedza o ekstremofilach stale 
się poszerza. 
Wszystkie wirusy odkryte i wyizolowane ze śro-
dowisk ekstremalnych posiadają materiał genetyczny 
w formie dwuniciowej spirali DNA o średnim stopniu 
złożoności i długości. Można więc wnioskować, że 
występowanie materiału genetycznego w takiej for-
mie jest konieczne do przeżycia wirusów w tak suro-
wych warunkach. Nie ulega wątpliwości, że dsDNA 
jest najstabilniejszą i najbardziej odporną na działanie 
czynników zewnętrznych formą kwasu nukleinowego. 
Również długość genomu wydaje się być idealnie 
dostosowana do tego, żeby móc unikać zniszczenia. 
Tłumaczy to również dlaczego nie wyizolowano dotąd 
żadnego RNA wirusa, bowiem kluczowy pozostaje fakt, 
że zarówno jedno- jak i dwuniciowy RNA jest struk-
turą bardzo delikatną. Należy wspomnieć, że jedynie 
niecałe 15% sekwencji wyodrębnionych wśród ekstre-
mofilnych wirusów odpowiada tym wcześniej znanym. 
Ilość poznanych białek wytwarzanych przez ekstremo-
file jest niewielka, co oznacza, że potencjalnie istnieją 
setki peptydów o nieznanych dotychczas funkcjach, 
a część z nich może być również analogami białek już 
znanych. Potwierdza to tezę, że wirusy stanowią jeden 
z największych rezerwuarów różnorodności genetycz-
nej na naszej planecie, co może wpływać na to, w jakim 
środowisku rozwijają się konkretne typy fagów. Nie-
stety, obecny stan wiedzy nie odpowiada na pytania, jak 
te organizmy powstały, jaki jest kierunek ich ewolucji 
oraz jak wygląda dynamika ich populacji. Do tego nie-
zbędne będą dalsze odkrycia oraz badania prowadzone 
na wirusach siedlisk ekstremalnych.
Mając na uwadze znaną historię ewolucji Ziemi 
można przypuszczać, że ekstremofile były jednymi 
z pierwszych form życia komórkowego. Dlatego bada-
nie tych organizmów jest niezwykle ważne i może rzu-
cić nowe światło na ewolucję zarówno komórkowych 
form życia, jak i na historię ewolucji cząsteczek „nie-
ożywionych”, takich jak kwasy nukleinowe. Dlatego, 
biorąc pod uwagę hipotezę [11], według której wirusy 
odgrywają kluczową rolę zarówno w ewolucji RNA 
do DNA, jak i genezie trzech obecnie znanych domen 
życia, badania nad wirusami wydają się być nie tylko 
ciekawe, ale również niezbędne do poznania i zrozu-
mienia narodzin życia na Ziemi, czy analizy pierwot-
nych procesów biologicznych. Równie istotnym zna-
czeniem tych rozważań może okazać się ich kluczowy 
udział w opisaniu procesu ewolucji samych wirusów.
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